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ついて述べよう｡ か →て末岡 は塩基含量とgeneticcnde との関係を兄い出す
試みとして,細菌DNAの塩基分析締巣を細菌全蛋白質のアミノ酸の割合と比戟 し,両
者の間に,次の様な神互関係かある事を示 した｡① GC含量はAPa,Arg,GPy,
Proの各含量と正相関する｡ ㊥ AT含量は IDP,Lys,Asp+AsN,GCu+GPハ,

















相関性を明示 しようとした｡類似の試みが既に太田 ･木村 によりなされていた｡民ら
の報告に比して,筆者は計算式の検証を配列決定の完了したMS2 coatprotein で







それでは,式の導出法を示そ う｡まず仮定としてどの codon も均等に使用されてい
るとする｡そこで例えば, codon l宇目にUをもつアミノ酸に着目すると, code 泰
(Table.】)から次のアミノ酸か抽出される｡
Phe, Lptl, Spr, Tyr, Cys, T rp
今,ある蛋白質 (又は相同蛋白質群)のアミノ酸組成が得られたとする｡この時,上
述のアミノ酸の実数を 〔 〕で示すと
〔phe〕 〔Ⅰ｣eu〕 〔ser〕 〔 Ty r〕 〔cys 〕 〔Trp〕
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よって codon l宇目のUの実数は次式で与えられる｡
∑LU]〕-圧phe〕+LLeu〕I+ 〔Spr〕1+〔Try〕+LCys〕+〔Trp〕1 ㊨
次に codon l宇目のUの出現頻賢を求めよう｡それには.① 式の右辺を全アミノ
酸実数 (N)で割ればよく,左辺の〔U]〕 をUl と置換 し,これをcodonl宇目の
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従 って③ 式を④ 式に代入 し
U,-妄 Ilphp〕+ilLeu〕.言〔ser〕+〔Tyr〕+〔cys〕+〔Trp〕ix100
④



















































従 って検証は,このCistronを使用 してなされた. (Table2.3., Fig.i.2)
この検証から次の事か明らかとなるo 1)codor)i,2宇目の各塩基含量に関して計算
算値と実測値は近接 し,特に2宇目に関しては誤差を含まない｡一方3宇目は前2者ほ
どの近接は示 さない｡ (Fig.】) 2)GC含量に関してGCl,GC2,GC3,GC
のいづれも計算値と実測値とか極めて近接 している. (Fig.2) 3)U,A の各全量
は計算値 ･実測値の一致か見られるか, G,C は一致産は低く, G,C 交互で相補的で









C(ーdor) .U C pA G
1st. EXppcted ]7.829愛 14.987啓 3].525解 35.659解ObsrVp 054酵 7054解 0233摩 舜
x 2 0.615 (0.90> p> 0.80)
2nd. EXpected 27.132解 29.199愛 27.132解 】6.537解ObsprVp ] 457解 1 279舜
x2 0.000 (p- 1.00)








U(Fu, C(Fv, A(qu, G(qu, 吉 .t, き.'tS' JE這t'3芸.ftc'.
obs. 24.289 26.873 25.840 22.997 1.169 1.064 0.955 ].115 1.()O5
cal. 23.729 23.471 27.304 25.495 0.921 1.]51 1119 ].()32 ].()12
U :0.90> p>,0.80 C :().20> p> ().10





? ? ? ? ?
????
???















?? ? ? ? ?
??






























られるだろうか ? 第 1に t-RNA とrTIFNA との対向である｡この対向についての要
約を示すと ,' ① 情報コー ドは縮退 していて ユ種のアミノ酸は 1種以上の codeを持つ.
④ この codonの多様性は特定アミノ酸に対 し各々特異性の異なる複数個の t-I細A
か存在する事に依るO ③ 1つの t-RNAは ユつ以上の codonに対向できる ar.tico-
dor)を持つ｡これは codon- anticodor7間の "Wobblepairing"を形成する事で可
能となる｡ ④ 生物種の差違により,ある特定の】アミノ酸に対応する複数個の t-RNA




⑤ t-RNA の比較的量は生理状態の変化により変動する場合ヰ､ある. 今,この内で









?odon t-fINAA.coli ヌen(,puslaevis Gujneapig liver
Ar買 AGO 士 . ++++ +++
COG 二ヒ +十十十 +十十+
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問題 にすべきは④ に示される例である. もしヰ､この種の研究成果か多数集積すれば 計
算式はより微密な式に改良されるだろう｡ (ちなみに,頭在迄に, 16アミノ酸に対す
る49種の t-RNA か分離され,一次構造か明らかにな っているので, C(-deが全生物





1 5 】0 15 20 25
(1)_AJ_aTyr_lJyS壬生 皇ie杢聖聖堂 聖 S･erCysGlyAlaCysAlaSerGluCysProValAsnA垣旗 Ser旦担9_lyAspSer(fり
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(3)空_1=aTyrVji皇室 Asn皇望聖 堂 聖 AlaCysGlyAlaCysIJySProGluCysProValAsn lieGlnGlnGly Ser(f5)
lleTyrAlalleAspAlaAspSerCys工leAspCysGlySerCysAlaSerValCysProValGIAlaProAsnProGluAsp*(f6)- →-▼ ･一→′､′} ,}･∨←一■
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Fprred(ヽXirl
(1)Clostridium pasteurianum (21C.butyricum (31Micrococcusaerogenes
Cistror,の塩基組成V)推定計算渉と分子進化機構-の応用
実か必要であろう｡) 不均等をもたらす第 2の可能性はNuclpotideの生合成 の難
易にある｡ NIS2についてGrantham8),Ba=9)か示 した如 く, Pyrirnidine(C･
tJ･T､),Purinp (G,A)の生合成の難易か自然淘汰に直結するという事か嘩実であれ
ば, codon使用に影響力 を持 →た機構 となる可能性をヰ､つ . 次に触 られねばならぬ点
は, DNA 上の塩基分布か分節的である事であるo山岸23)-25)は王]g++ が AT対と･
A+ か OC対 と特異的に配位符合する性質を利用 して, DNA 断片の浮遊密夢の差をg
大きくし, GC含量差の僅少な断片の分画に成功 した｡特定の遠心条件 で断片の長さを
最小 1cistron相当の長さ (～1000ヌクレオチ ド対) にまで小さくしていった結
果, E.ColtDNA の塩基分布は不均一で分節的であると緒論 した.なお分節的 とな
る理由として氏は, M.lysc)del'kticus, Cl.perJTringens を使用 しての別の実験的
26)
根拠 から, codor)の3宇目に塩基併用の偏 よりかあることによるという仮説を提出
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を示 した (Table 6), この結果とMS2 での塩基分布 (Table 7)とを比較すると
かな｡の一致を見る.さらにFitchll)は種々のRNA phageの塩基配列から,codon
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分子進化機構-の導入を企 った｡ (紙面の都合の為,詳細は別の機会にする｡) ①
Respiratory ProteirlS (Cyt.C.26種 ;Cyt.C3,CytC551,Cyt.b5 各
1種) : 著者はアミノ酸置換の少ないとい う理由と,一次構造が広範な種について判
明しているという理由で最 もよく分子進化機構の研究に使用 される ｢呼吸蛋白｣を選び
cistronの比較に基づ く系統樹作成及び,塩基置換ないしはGC含量の差に基づ く分
子進化菌匿を測定しようと企図 し,基礎資料を提示 した｡ (Table 8)I(木村氏27)-28)
はアミノ酸置換に基づいて.有名な,分子進化菌夢の計算式を挺示 している.それによ
るとC.vtC.は 0.3pauling を示 し,分子進化菌産は.他の蛋白群に比 し,おそい方
に属すると経論している｡ ところで, ヰ､しヰ､分子進化蓉賢か塩基の変化を基にして与え
られれば,アミノ酸置換を基にした値よ りヰ､差違 を拡大 して与えることか出来るのでは
なかろうか ? なぜならば.コー ドは "同義語"を保有するので.アミノ酸の変化より
も.実際の塩基変化の方か多いから.著者はこの立場から分子進化凄夢の計算法を提示
しようとしている｡)又,推定 GC含量か当該生物の実測のDNA平均 GC含量とどの
程貯差を有するかを求めた｡ (Table 9)その結果,これ らの推定 GC含量は平均の実
測 GC含量にかな り近似 していて, CytC.Cistr州 は,実測の DNA平均 GC含量
を代寿するDNA域である事か推察される.この知見と, GC含量か一定値 (高等動物
の歩合は4270)に収束する事,1ト 2)推定 GC含量かほぼ平均値 4270に近似する点,変
化の少ない蛋白質である点は.考慮されねばならない｡なお.項在,植物のCyt.C.
についての系統樹作成20)21)が と ｡くまれている｡ (植物は化石か少ない為, 分類か動
物ほどには進んでいない環状にある.)上述の点を含め, cistron に基づいた分子進
化機構の研究か必要である｡ ④ C(-atPr(-tpins (TMV,3種 ; f2'MS2,R17,
ZR,fd･ZJ2):RNA phage は血清学的性質や塩基組成分析,蛋白質一次構造等
の類似性から.これら生物を分類する試みか初まっている｡著者は cistron に基点を
置いた比較分類を成すべく推定塩基含量 を示 した. (Table 10) ③ Fprrpd(-ヌ上n.
29)
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ないと思われる｡ (TableH ) ④ Clupeine (Z･Yl･Y∬):Blackら15)及び
Fitch16)によ｡,この分子の原始型はAla-(Arg)4-5であ｡･分子進化の過程で数
回の重復 ･置換 ･挿入を受け項分子になる可能性が示されている.(Fig.3.4.).
著者は彼らの示す過程でGC含量かどのような変化を示すかを計算 した｡ その結果 (i)
各過程でGC含量の変動は僅少である｡ (この結果は,分子レベルの進化は,形態レベ
ルの進化ほどには著明ではないという木村 らの指摘に一致する｡) (i)YIはZ,YB
と比べ,進化過程で早 く分離したと考えられる. (この結果は別 ack ら15)の結論と一
致 している｡) (Table 12)
Tablell. ExtimatedG-Ccontents(%)orFerredoxincistron
andtheproposedrepeatingFragmentscistrons･






















































SinglebasechangesJ J∫ J J
Z: AIm RR固RRASR監匝:RfiRRFpjRRlVjsRRIm ARRRR* 〔7〕










の確定したMS2 cnatprnteincistrnnが使用された｡ ⑨ その経巣, cndnn1,
2宇目は実測値との一致を示 した. 3宇目については前者ほどの一致か示されなかったO
又GC含量については実測値と極めて密接した値を示し,最ヰ､実用できるo ④ 元来,
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Table12. Estimated G-C contents(%)ofcistrons
whichc(-defnrclupeinesandtheirancestral
peptides.
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致 し,3宇目か一致しにくい理由を述べた｡ ⑤ 老寮 として, 1アミノ酸の有する複
断 固の cndeが実際に均等使用されているか否かを,不均等な利用のある可能性 に立
ってその条件を示 した. ㊥ 応用として, respiratoryproteins;Coatproteins
の"cistrnnPhyl叩enicl､ree"作成及び分子進化凄厚の計算の準備をしたo
⑦ さらに応用として, Ferredoxinにつき.分子内反復構造を提示 し, それから原
始型 土､erredoxinの構造を推定, GC 含量の変動の有無について検討したo⑧ さら
に ｡lupeineについて,既に提出されている原子型 clupeineから現分子に至る迄の･
進化過程を重復等に伴 うGC 含量の変化の有無で調べた.顎在のところ,重復には
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